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Resumo

O grupo pestaloides € composto por trés géneros distintos, Pestalotiopsis, Neopestalotiopsis e
Pseudopestalotiopsis, ambos com espécies fitopatogénicas e de grande importancia agricola, como
por exemplo a espécie N. clavispora. Diante disso, o presente estudo tem como objetivo realizar uma
analise comparativa com base no genoma completo das espécies Neopestalotiopsis sp. (M2102B),
Neopestalotiopsis sp. (M2101), Neopestalotiopsis sp. (M2101E), N. clavispora (IHI 201606),
Neopestalotiopsis sp. (37M) e N. rosae frente aos resultados das analises das espécies Ps. theae, P.
fici e N. formicidarum de genes que codificam efetores e proteinas degradadoras de carboidratos
(Cazymes). O secretoma foi predito a partir do genoma das espécies utilizando a plataforma de
bioinformatica SignalP 5.0, Phobius e TMHMM 2.0, ScanProsite (Motivo: PS00014 ER_Targeting),
e 0 PredGPI. A predicdo de candidatos a efetores, foi realizada na plataforma R (Pacote Biostrings),
EffectorP 1.0 e ScanProsite motivo: [YFW]-x-C. A anotacéo funcional foi feita na plataforma dbCAN
HMMER e Merops. Na predicdo do secretoma foram identificadas 462, 422, 1285, 430, 911 e 1133
sequéncias para N. rosae, Neopestalotiopsis sp. (M2102B), Neopestalotiopsis sp. (M2101),
Neopestalotiopsis sp. (M2101E), N. clavispora e Neopestalotiopsis sp. (37M) respectivamente, e em
Ps. theae (1217), P. fici (1368) e N. formicidarum (1154). Na predicdo de efetores foram preditos
294, 262, 738, 263, 540 e 700 efetores para N. rosae, Neopestalotiopsis sp. (M2102B),
Neopestalotiopsis sp. (M2101), Neopestalotiopsis sp. (M2101E), N. clavispora e Neopestalotiopsis
sp. (37M), respectivamente. Em Ps. theae, P. fici e N. formicarum foram identificados 698, 826 e
695, respectivamente. Na analise funcional no dbCAN foram identificadas 6 familias de cazymes,
sendo a maioria Glicosideos Hidrolases (GH), Enzimas para Atividades Auxiliares (AA) e Esterases
de Carboidratos (CE). J& no Merops, a maioria foram preditas como peptidases ndo homologas e
peptidases ndo atribuidas, além de inibidores de peptidase néo atribuido, e com homologia, Epdxido
hidrolases (EHs), gama glutamil transpeptidase (GGT), Prolil tripeptidil peptidase,
Carboxipeptidases, além de outras peptidases. Portanto, conclui-se que os resultados apresentados
condizem com o modo de vida das espécies, e quanto aos efetores, todos estdo completamente
relacionados ao processo de infecgéo e colonizacdo a partir da degradacéo do tecido do hospedeiro.
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